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SUMMARY 

Background: Xylella fastidiosa is a bacterium considered native to the American continent, which affects the vascular 

ducts of the xylem, causing diseases with an economically important cost in plantations. This species is distributed in 

Asia, America and Europe. The bacteria can be transmitted with the help of vector insects. Objective. The objective 

of this work was to carry out an analysis of the main theoretical and practical aspects of the X. fastidiosa species and 

its impact on agriculture. Methodology. The method used was a review of the literature and information available on 

the bacterium Xylella fastidiosa and its subspecies internationally and nationally. Main findings. The first known 

syndrome caused by this bacterium was described in 1892 by Newton Barris Pierce, when a strange pathology 

devastated thousands of hectares of vine in Los Angeles. In Mexico, Pierce's disease was detected in 1980 in vineyards 

in Baja California Norte and in 1995 in vineyards in Valle de Guadalupe, in the municipality of Ensenada, Baja 

California. X. fastidiosa entered the genomic era when in the year 2000 the first genome of a bacterium associated with 

plants, the 9a5c strain of Citrus Variegated Chlorosis, was sequenced. Since the first half of the 1990s, specific PCR 

primers have been used to identify X. fastidiosa from infected plants. Implications. Six subspecies of Xylella fastidiosa 

are currently considered: fastidiosa, multiplex, sandyi, tashke, pauca and morus; fastidiosa and pauca specifically 

affect citrus fruits and the related insect vectors are: Bucephalagonia xanthohis, Diloboterus costalimaik, Acrogonia 

citrina, Oncometopia facialis, Ferrariana trivittata, Plesiommata corniculata, Homalodisca ignorata, Parathona 

virescens, Sonesimia groscens and Acrogonia virescens. Once the insect contains the bacteria, at least 200 viable 

bacteria are enough to infect the target plant. Conclusions. Currently there are still no solutions or established 

techniques to fully protect plantations, it is important to strengthen surveillance to limit the spread. DNA-based 

molecular biology is a valuable tool for the detection and characterization of X. fastidiosa. 

Key words: citrus; Pierce's disease; PCR; vectors; xylem. 

 

RESUMEN 

Antecedentes. Xylella fastidiosa es una bacteria considerada nativa del continente americano, la cual afecta el 

conducto de xilema dentro de la planta, causando enfermedad con un costo económicamente importante en la 

producción Citrus. Esta especie se encuentra distribuida en Asia, América y Europa. La bacteria puede ser transmitida 

por medio de insectos vectores de la familia Cicadellidae. Objetivo. El objetivo de este trabajo fue realizar un análisis 

de los principales aspectos teóricos y prácticos sobre la especie X. fastidiosa y su impacto en la agricultura. 

Metodología: El método empleado fue una revisión de la literatura e información disponible de la bacteria Xylella 

fastidiosa y subespecies internacionalmente y nacional. Principales hallazgos. En México de Pierce se detectó en 

1980 en viñedos de Baja California Norte y en 1995 en viñedos en el Valle de Guadalupe, del municipio de Ensenada, 

Baja California. X. fastidiosa entró en la era genómica cuando en el año 2000 se secuenció el primer genoma de una 

bacteria asociada a plantas, la cepa 9a5c de Clorosis Variegada de Cítricos (CVC). Desde la primera mitad de los años 
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noventa se han utilizado primes para el PCR (Polymerase Chain Reaction) específicos para identificar X. fastidiosa a 

partir de plantas infectadas. Implicaciones. Actualmente están consideradas seis subespecies de Xylella fastidiosa: 

fastidiosa, multiplex, sandyi, tashke, pauca y morus; X. fastidiosa subespecie pauca afectan específicamente a cítricos 

y los insectos vectores afines son: Bucephalagonia xanthohis, Diloboterus costalimaik, Acrogonia citrina, 

Oncometopia facialis, Ferrariana trivittata, Plesiommata corniculata, Homalodisca ignorata, Parathona gratiosa, 

Sonesimia grossa y Acrogonia virescens. Conclusiones. Actualmente aun no existen soluciones ni técnicas 

establecidas para proteger completamente las plantaciones, es importante fortalecer la vigilancia para limitar la 

propagación. La biología molecular basada en ADN es una valiosa herramienta para la detección y caracterización de 

X. fastidiosa. 

Palabras clave: cítricos; enfermedad de Pierce; PCR; vectores; xilema.   

 
 

INTRODUCCIÓN 

 

Xylella fastidiosa subsp. fastidiosa, endémica de 

Centro América (Coletta-filho et al., 2020), es una 

bacteria que afecta los conductos vasculares de xilema, 

causando enfermedades con un costo económicamente 

importante en plantaciones, por ejemplo, de uva (Vitris 

vinifera) y de cítricos (Citrus ssp), (Li et al., 2013). El 

primer reporte de esta especie data de finales del siglo 

XIX en California, Estados Unidos (Baldi y Porta, 

2017).  Esta especie en específico se encuentra 

distribuida en tres continentes: Asia, América y Europa 

(EPPO, 2018). Actualmente están consideradas seis 

subespecies de Xylella fastidiosa: X. fastidiosa subsp. 

fastidiosa; X. fastidiosa subsp. multiplex; X. fastidiosa 

subsp. sandyi; X. fastidiosa subsp. tashke, X. fastidiosa 

subsp. pauca y X. fastidiosa subsp. morus 

(SENASICA, 2019a). La bacteria, a distancias cortas, 

puede ser transmitida con la ayuda de insectos vectores 

de la familia Cicadellidae y Cercopidae. En este 

sentido, se han reportado seis de los 46 insectos 

vectores que existen en América, pero de estos, solo 

dos afectan a cítricos: Ferrariana trivittata y 

Plesiommata corniculata, y su riesgo de transmisión es 

mediano (SENASICA, 2019a). Pero la subespecie que 

afecta a cítricos es X. fastidiosa ssp. pauca, que causa 

clorosis variegada de cítricos (Rapicavoli, 2018).  La 

permanencia de la bacteria dentro del aparato de 

alimentación del vector no es un lugar fácil de ser 

colonizado debido al rápido flujo de savia dentro de 

este, además de la turbulencia que causan las 

contracciones de los músculos para bombear la savia 

(Purcell y Finlay, 1979; Dugravot et al., 2008). Dentro 

del xilema, las bacterias forman grumos que bloquean 

la conducción de sustancias y la planta aparenta 

decaimiento en sus hojas como en el estrés hídrico 

(Simpson et al., 2000).  Los síntomas son, partes 

cloróticas con una significante reducción del tamaño 

del fruto (Coletta-filho et al., 2020). El objetivo de este 

trabajo fue realizar un análisis de los principales 

aspectos teóricos y prácticos sobre la especie Xylella 

fastidiosa y su impacto en la agricultura, que permita a 

los lectores disponer de información importante que se 

encuentra dispersa en diferentes fuentes, para hacer un 

acercamiento de esta especie a nivel nacional e 

internacional. 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

 

Se elaboró una base de datos de X. fastidiosa, 

subespecies e información sobre la distribución 

internacional, y algunos vectores de plantas Citrus 

reportadas por la ScienceDirect, Google, Google 

Académico, Pubmed; 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/, y 

https://www.redalyc.org/ con los siguientes tres tipos 

de información: 1) referencias bibliográficas, 2) 

Digital Object Identifier (DOI) servicios, registro, y  

registro para la norma ISO (ISO 26324) para el sistema 

DOI; y 3) Sistema Nacional de Información sobre 

Biodiversidad e internacional, bancos bio y genes 

(genbank). La información se capturó y clasificó de 

acuerdo con su estado de arte e importancia, historia, 

distribución geográfica, y ecológica. La sección 

molecular se agrupó por el año de más antigua a lo 

actual sobre protocolo X. fastidiosa y subespecies.  La 

sección ecológica sobre su presencia en los cultivos 

por primera, incluyó su distribución de las subespecies 

en cada país y a nivel nacional. En aquellos casos en 

que los registros no contaban con datos de 

referenciación, se infirieron con la descripción de otras 

fuentes de información como FAO, EFSA, EPPO, 

DOF y SENASICA. 

 

Historia de la bacteria a nivel internación y 

nacional 

 

La historia de X. fastidiosa tiene ya más de un siglo, 

porque el primer síndrome conocido causado por esta 

bacteria fue descrito en 1892 por Newton Barris 

Pierce, cuando una extraña patología arrasó miles de 

hectáreas de vid en Los Ángeles, California, USA 

(Janse y Obradovic, 2010). En homenaje al formidable 

trabajo de aquel científico, la enfermedad se denominó 

en 1930 enfermedad de Pierce (Enfermedad de Pierce 

o EP) (Gardner y Hewitt, 1974). Posteriormente, en la 

década de 1940 se demostró la transmisión de la 

enfermedad por vectores (Purcell, 2013; Janse y 

Obradovic, 2010). Sin embargo, el agente causal no se 
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aisló en cultivo hasta 1978 (Davis et al., 1978). Fue 

hasta 1987 cuando esta bacteria fue adecuadamente 

descrita, clasificada y denominada como la única 

especie de un nuevo género, recibiendo el nombre de 

Xylella fastidiosa (Wells et al., 1987). Hoy en día, la 

enfermedad de Pierce sigue siendo una gran 

preocupación para los productores del sur de EE.UU. 

De hecho, en la primera década de este siglo XXI, X. 

fastidiosa era considerada como una de las mayores 

amenazas para diversos cultivos de varios países 

americanos (Hopkins y Purcell, 2002). Una vez que X. 

fastidiosa se aisló en medio de cultivo de laboratorio y 

se describió, empezó a encontrarse en muchos otros 

huéspedes además de la vid, tanto en plantas con 

síntomas como sin síntomas. Entre ellas están Prunus 

spp., Acer spp, Carya illinoinensis, Coffea arabica, 

Citrus, Hedera helix, Morus rubra, Nerium oleander, 

Platanus occidentalis, Quercus spp., Ulmus 

americana, Medicago sativa, Vinca major, Persea 

americana. La caracterización de X. fastidiosa culminó 

con la secuenciación del genoma completo de una cepa 

de cítricos (Simpson et al., 2000), siendo la primera 

bacteria fitopatógena de la que se secuenció todo el 

genoma, lo que da idea de la importancia que este 

patógeno ha ido adquiriendo.  

 

En 1987, X. fastidiosa fue asociada en Brasil a una 

grave enfermedad observada en distintas variedades de 

naranjo dulce (Citrus X sinensis), que producía clorosis 

en hojas y decaimiento de los árboles, a la que se 

denominó clorosis variegada de los cítricos (Citrus 

Variegated Clorosis o CVC) (Chang et al., 1993; 

Miller, 1994). Se demostró que esa enfermedad estaba 

causada por X. fastidiosa subsp. pauca y hasta la fecha 

solo ha sido diagnosticada en Brasil, en América de 

Sur (Miller, 1994; Brlansky et al., 2002; Coletta y 

Machado, 2003; Aguilar et al., 2005). Veinte años 

después de la primera detección en Brasil se estimaba 

que más del 40 % de los 200 millones de naranjos que 

hay en el estado de Sao Paulo y en el triángulo minero 

del estado de Minas Gerais estaban infectados por X. 

fastidiosa (Bové y Ayres, 2007).  

 

En la década de 1990 se confirmó como vector exótico 

muy eficiente en la transmisión de la bacteria y a la vez 

de difícil control y manejo, Homalosdisca vitripennis 

(Hemiptera: Cicadellidae) (Chatterjee et al., 2008). En 

2013 se detectó que la bacteria había pasado de nuevo 

del continente americano al europeo, cuando la 

enfermedad denominada decaimiento súbito del olivo 

u OQDS (Olive Quick Decline Syndrome) fue 

identificada por primera vez en la región de Apulia, en 

el sureste de Italia, y se demostró que en las plantas 

afectadas estaba presente X. fastidiosa subsp. pauca 

(Saponari et al., 2013; Legendre et al., 2014). Hasta 

entonces esta subespecie solo se había detectado en 

cítricos y en cafeto (Coffea sp.) en Brasil y en plantas 

ornamentales en Costa Rica. La identificación de X. 

fastidiosa en los olivos (Olea europaea) afectados 

representó la primera detección confirmada de esta 

bacteria en la Union Europea (UE). En Apulia, X. 

fastidiosa es transmitida por Philaenus spumarius 

(Hemiptera: Aphrophoridae) (Saponari et al., 2014).  

 

En 2015 y 2016, las autoridades francesas y alemanas 

informaron un primer brote de X. fastidiosa en esos 

territorios, en la planta ornamental Polygala myrtifolia 

y en Francia se detectado la subespecie X. fastidiosa 

subsp. multiplex (Europea, 2019). En Alemania, se 

identificó la subespecie identificada X. fastidiosa 

subsp. fastidiosa y unos meses después también se 

detectó X. fastidiosa en Streptocarpus sp. y en híbridos 

de Erysimum.  

 

En España, en el transcurso de inspecciones y análisis 

rutinarios en Mallorca, se detectó X. fastidiosa en 

cerezos (Prunus subg. Cerasus) y plantas de Polygala 

myrtifolia (Olmo et al., 2017). La bacteria se ha 

seguido detectando desde entonces en diversas 

especies frutales y ornamentales, así como en Ibiza y 

en Menorca. A comienzos del verano de 2017 X. 

fastidiosa se detectó también en plantaciones de 

Prunus dulcis (Landa et al., 2017). 

 

En México, la enfermedad de Pierce se detectó en 1980 

en viñedos de Baja California Norte y en 1995 se 

encontró afectando viñedos en el Valle de Guadalupe, 

Municipio de Ensenada, Baja California y actualmente 

está en cuarentena (SENASICA, 2016; Camacho-

Aguilar et al., 2019). En 2010 en el norte de Nuevo 

México, en melocotones (Prunus pérsica (L.) Batsch) 

dieron positivo para X. fastidiosa mediante ELISA y 

análisis de PCR (Randall et al., 2011). 

 

Nomenclatura taxonómica molecular internacional 

 

Taxonómicamente Xylella fastidiosa se ubica en el 

reino Bacteria, que pertenece a la clase Gamma de la 

proteobacteria, Orden Xanthomonadales y familia 

Xanthomonadaceae. Hasta hace relativamente poco 

tiempo X. fastidiosa era la única especie dentro del 

género Xylella. Sin embargo, en 2016 se ha 

denominado como X. taiwanensis a una estirpe, hasta 

ese momento considerada como X. fastidiosa, que se 

identificó en 1994 en Taiwán, Asia, causando el 

chamuscado del peral asiático (Pyrus pyrifolia) y que 

presentaba características genéticas y fisiológicas 

diferentes de X. fastidiosa (Su et al., 2016; Landa et 

al., 2017). 

 

X. fastidiosa entró en la era genómica cuando en el año 

2000, se secuenció el primer genoma de una bacteria 

asociada a plantas, la cepa 9a5c de CVC (Simpson et 

al., 2000). Dos años más tarde, se publicaron las 
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secuencias preliminares de Dixon (X. fastidiosa subsp. 

multiplex) y Ann-1 (X. fastidiosa subsp. sandyi) 

(Bhattacharyya et al., 2002), seguidas pronto por el 

agente etiológico de la enfermedad de Parkinson en 

California, USA (Temecula1, X. fastidiosa subsp. 

fastidiosa) (Van-Sluys et al., 2003). En 2006, se 

publicó un estudio basado en poliformismo de un solo 

nucleótido (SNP) que investigaba las variaciones 

genéticas de cuatro cepas y mostraba variaciones en las 

tasas de evolución del genoma entre las subespecies 

(Doddapaneni et al., 2006). Otros estudios genómicos 

utilizaron estos datos para estudiar los brotes recientes 

de X. fastidiosa, estableciendo el vínculo entre las 

cepas europeas y centroamericanas (Loconsole et al., 

2016; Giampetruzzi et al., 2017; Marcelletti y 

Scortichini, 2016; Vanhove et al., 2019). 

 

La PCR se ha utilizado ampliamente para la detección 

e identificación molecular de diversos patógenos 

vegetales, incluido X. fastidiosa. El conjunto de 

primers de PCR convencional RST31/RST33 diseñado 

en un gen de proteína hipotético (XF_1351) 

(Minsavage et al., 1994), se utiliza actualmente para 

pruebas de cuarentena de rutina en varios países; sin 

embargo, el ensayo no pudo detectar todos los 

aislamientos de la bacteria (Harper et al., 2010). La alta 

homología y el carácter específico de especie de las 

secuencias de rDNA 16S bacteriana se han utilizado 

para identificar especies de X. fastidiosa (Chen et al., 

2002; Li et al., 2013; Chen et al., 2019). 

 

Desde la primera mitad de los años noventa se han 

utilizado primers de PCR específicos para identificar 

X. fastidiosa a partir de plantas infectadas (Tabla 1). 

En los primeros informes, la región genómica 

amplificada podría pertenecer a un gen definido, como 

el rDNA 16S (Firrao y Bazzi, 1994), pero también a 

fragmentos seleccionados de DNA bacteriano de 

función desconocida (Minsavage et al., 1994). En 

Pooler y Hartung (1995a) desarrollaron una serie de 

primers específicos capaces de detectar cepas de X. 

fastidiosa que causan CVC mediante la clonación y 

secuenciación de productos de DNA polimórfico 

amplificado aleatoriamente (RAPD) (Pooler y 

Hartung, 1995). Desde entonces se han publicado 

varios informes que describen el desarrollo de primers 

para PCR específicos para la identificación de X. 

fastidiosa, el rDNA 16S y la región espaciadora 

intergénica (ITS) 16S-23S son los objetivos más 

comunes (Chen et al., 2005; Martinati et al., 2007), 

también se han utilizado varias otras secuencias 

genómicas, con o sin una función conocida 

(Travensolo et al., 2005; Huang, 2009). Se puede 

aprovechar el uso de diferentes genes, solos o en 

combinación, para aumentar el nivel de sensibilidad y 

especificidad de la prueba. De hecho, la detección 

temprana de patógenos antes del desarrollo de 

cualquier síntoma por parte de la planta hospedante es 

crucial para el desarrollo de una estrategia de defensa 

correcta, pero cuando se utiliza para análisis de campo, 

la prueba de detección también debe ser lo más fácil y 

rápida posible. Por lo tanto, es difícil desarrollar una 

sola prueba que pueda usarse en todas las condiciones, 

pero combinando diferentes enfoques, los 

investigadores pueden encontrar un equilibrio entre 

sensibilidad, especificidad y facilidad de uso. Por 

ejemplo, el gen que codifica el polipéptido de la 

subunidad b en el DNA (gyrB) se utilizó en 

combinación con el DNAr 16S para aumentar la 

especificidad de la prueba, porque se cree que gyrB 

evoluciona mucho más rápido que el DNAr 16S 

(Yamamoto et al., 1999). Para un análisis genético 

inicial de la población de X. fastidiosa en Texas, EE. 

UU., se utilizó gyrB junto con mopB, este último 

codificando una proteína de la membrana externa de la 

familia OmpA con una secuencia bastante conservada 

(Morano et al., 2008). Cuando se usa un solo par de 

primers para amplificar un objetivo específico, existe 

una posibilidad baja pero distinta de cero a falsos 

positivos debido al reconocimiento de primers no 

objetivo con alta similitud de secuencia con el 

objetivo. Por el contrario, se pueden generar falsos 

negativos debido a variaciones en el genoma 

bacteriano, particularmente a mutaciones en el sitio de 

reconocimiento de los primers (Scally et al., 2005). 

Para evitar tales problemas, se pueden utilizar 

enfoques más complejos. En un estudio reciente, gyrB 

se combinó con un conjunto de genes internos para el 

desarrollo de un protocolo de PCR de matriz que 

permitió analizar una gran cantidad de muestras 

evitando la aparición de falsos negativos debido al 

fracaso de la amplificación por PCR de un solo par de 

primer (Livingston et al., 2010).

 

 

Tabla 1. Primers específicos diseñados para la identificación de X. fastidiosa por medio de PCR. 

Forward primer 5’-3’ Reverse primer 5’-3’ Tamaño Gen objetivo Hospederos Referencia 

RST31: 

GCGTTAATTTTCGAAGTGATTCGA 

RST33: 

CACCATTCGTATCCCGGTG 
733 

7.4 kb EcoR1 
fragmento de 

restricción 

Vid, cítricos, 

roble, roble 
rojo, sicomoro, 

ciruelo, vara de 

oro 

Minsavage et 

al. (1994) 
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Forward primer 5’-3’ Reverse primer 5’-3’ Tamaño Gen objetivo Hospederos Referencia 

XF1-F: CAGCACATTGGTAGTAATAC 
XF6_R: 

ACTAGGTATTAACCAATTGC 
400 16s rDNA 

Vid, almendra, 

ciruela, olmo 

americano, 
cítricos 

Firrao y Bazzi 

(1994) 

208-1: ACGGCCGACCATTACTGCTG 208-2: ACGGCCGACCCGGAGTATCA 320 
RAPD 

fragmento 

Cítricos, vid, 

morera, 
almendra, 

ciruela, olmo, 

roble, 
ambrosía, vinca 

Pooler y 

Hartung 
(1995) 

203-1: CACGGCGAGTATCGGCTTTC 203-2: CACGGCGAGTCGACGTAAAT 2,000 – –  

204-1: TTCGGGCCGTCAATGTGTTG 204-2: TTCGGGCCGTTTACTCAAAG 800 – –  

230-1: CGTCGCCCATCAACGCCAAA 230-2: CGTCGCCCATTGTGCTGCAG 700 – –  

272-1: 

AGCGGGCCAATATTCAATTGC 

272-2: 

AGCGGGCCAAAACGATGCGTG 
700 – –  

272-1-int: 

CTGCACTTACCCAATGCATCG 

272-2-int: 

GCCGCTTCGGAGAGCATTCCT 
500 – –  

CVC-1: 

AGATGAAAACAATCATCGAAA 

272-2: 

AGCGGGCCAAAACGATGCGTG 
600 – Citricos  

CVC-1: 

AGATGAAAACAATCATCGAAA 

272-2-int: 

GCCGCTTCGGAGAGCATTCCT 
500 – 

Cítricos 

(específicos) 
 

XF176f: AAACAATCACAGGGGACTGC 
XF954r: 

CTATCCGAACACTTCCTATG 
779 

PD-fragmento 
RAPD   

específico 

(PD1-1-2) 

Vid 

(enfermedad de 
Pierce) 

Banks et al. 

(1999) 

XF176f: AAACAATCACAGGGGACTGC 
XF686r: 

ATATTCATAGATTCCGTCGA 
511 – 

Cítricos, 

morera, roble, 

vinca, 
melocotón, 

ciruela 

(enfermedad de 
Non-Pierce) 

 

G1: GAAGTCGTAACAAGG L1: CAAGGCATCCACCGT 522 16S rDNA 

Baya de 

porcelana, uva 
silvestre, 

morera 

Huang y 

Sherald 

(2004) 

Teme150fc: 
TCTACCTTATCGTGGGGGAC 

Teme454rg: 
ACAACTAGGTATTAACCAATTGC

C 

348 16S rDNA Almendra 
Chen et al. 
(2005) 

Teme150fc: 

TCTACCTTATCGTGGGGGAC 

Xf16s1031r: 

AAGGCACCAATCCATCTCTG 
700 – –  

Dixon454fa: 

CCTTTTGTTGGGGAAGAAAA 

Dixon1261rg: 

TAGCTCACCCTCGCGAGATC 
847 – –  

REP1-R: IIIICGICGIATCCIGGC 
Xf-1: 
CGGGGGTGTAGGAGGGGTTGT 

350 

Fragmento 

genómico 

amplificado 

Cítricos, uva, 

almendra, 

morera, roble, 
vinca, ciruela, 

café, olmo, 

ambrosía 

Travensolo et 
al. (2005) 

XF1968-L: 

GGAGGTTTACCGAAGACAGAT 

XF1968-R: 

ATCCACAGTAAAACCACATGC 
638 GenXF1968 

Almendra, 

adelfa 

Hernandez- 
Martinez et 

al. (2006) 

XF2542-L: 
TTGATCGAGCTGATGATCG 

XF2542-R: 
CAGTACAGCCTGCTGGAGTTA 

412 Gen XF2542 

Uva, almendra, 

escoba 
española, 

Brassica spp. 

 

ALM1: 
CTGCAGAAATTGGAAACTTCAG 

ALM2: GCCACACGTGATCTATGAA 521 Gen ALM1 
Almendra 
(específica) 

 

16S-23SF: 

GATGACTGGGGTGAAGTCGT 

16S-23SR: 

GACACTTTTCGCAGGCTACC 
650 

Espaciador 

intergénico   
16S-23S 

Cítricos, café, 

vid, morera, 

olmo de 
almendra, 

ambrosía, vinca 

Martinati et 

al. (2007) 
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Forward primer 5’-3’ Reverse primer 5’-3’ Tamaño Gen objetivo Hospederos Referencia 

307 BBF: GCAAGTCAGGGTAGCGTCTC 
943 BBR: 
GGCTTCTCTGTCGATTTTCG 

nd mopB 

Uva, mirto de 

mar, sombrero 
mexicano 

Redspike, otros 

Morano et al. 
(2008) 

HQ-OLS08: 

TGTACGTCCTGAAACCATCTTG 

HQ-OLS05: 

TTCTGGAAGCTTTGAGTAAGGG 
274 

Fragmento 

RAPD 

Adelfa 

(específica) 
Huang (2009) 

D056L: AACAAGGGACCTTCCATGC 
D858R: 

AGCAATCGCTGCACCTAAAT 
842 

Subunidad alfa 

de la succinil-

CoA sintetasa 
(sucD) 

Almendra 
Livingston et 

al. (2010) 

G151f: 

GATCCGGAAAGTGGGGAGATTACT

ATC 

G368r: 
GCCATTGCAAAAGCAGTACGCTCA 

217 

ADN 

polimerasa III 
subunidad beta 

(dnaN) 

–  

A151f: 

GATGCGGAAAGCGGGGAGATTACT
ATT 

A518r: 

GCCTTTACGCGGCAAAATAATCT
GA 

367 

ADN 
polimerasa III 

subunidad beta 

(dnaN) 

–  

A97f: 

CATGCTGGTGGTAAGTTCGACGAT

AAC 

A476r: 
CAACAATGCCGTTGTGCTCACCG 

379 

Polipéptido de 

la subunidad b 
de la ADN 

girasa (gyrB) 

–  

G223f: CGGTGGCGAAACGGTAATCC 
G705r: 
GGAGAAATGTTTGGCAAAGACA

GGC 

482 
mdh Malato 

deshidrogenasa 
–  

A345f: 

TTTTTCAATGTTGGCGACAGGCTTA

CT 

A705r: 

GGAGAAATGTTTGGCAAAGACA

GGT 

360 
mdh Malato 
deshidrogenasa 

–  

B001L: 

TTAGGTGGCAAGGATCGAAT 

B462R: 

GGGCCGATCAAAATCAATCT 
491 

ppiB Peptidil-
prolil cis-trans 

isomerasa 

–  

A284f: 

A680r: GCCAGTCGAACCCACCAAG 396 
gltA Citrato 

sintasa 
–  GACGAGTTTGCCAAGTTTGATGAT

GAAATC 

I068L: CGTGGGTCACGAGTCATAAA 
I386R: 

TCACACAAAACTACGGCACTG 
358 

rpsI 30S 

proteína 

ribosómica S9 

–  

PspB-256f: TGAGTGCCTGCGGTGGTA 
PspB-256r: 
CGAAACTTGGCAGCTAACG 

256 
pspB Serina 
proteasa 

–  

XFPglA_Fw: 

GCCTCCGGTGCGACTGCTTC 

XFPglA_Rv: 

GCTGCGATTGGACACACATTG 
nd PglA 

Pecana, Vid, 
Adelfa, 

sicomoro 

Melanson et 

al. (2012) 

Mul-15040-F: 
ATTTTCGCGATTTTGGAGTT 

Mul-15040-R: 
TTCTTGTGTACTCCGCCTCA 

312 

Proteína 
hipotética con 

sistema de 

bacillitiol 
putativo    

oxidorreductas

a, familia 
YpdA 

Morera y 

aceituna 

(específica) 

Guan et al. 
(2015) 

Xfa-rpod-F4: 
ACTGAGGTTGTCGTTGGCTT 

Xfa-rpod-R4: 
CCTCAGGCATGTCCATTTCC 

988 

Factor sigma-

70 de la ARN 
polimerasa 

(rpoD) 

Aceituna, 
cítricos, café 

Bleve et al. 
(2016) 

Xfa-dnaA-2F: 
TTCCATCAAATTGACGCGCT 

Xfa-dnaA-2R: 
CGGCAAGCATGTAACACTGT 

650 

Proteína 
iniciadora   de 

replicación 

cromosómica 
DnaA  (dnaA) 

–  

 

 

Según la región genómica objetivo o el gen bacteriano 

seleccionado, la especificidad de los primers utilizados 

para el análisis puede variar, de género a subespecie, 

en algunos casos, e incluso a diferentes cepas 

pertenecientes a la misma subespecie, por lo que es 

crucial durante la amplificación para evitar una mala 

interpretación de los resultados. Para el análisis de X. 

fastidiosa, se pueden encontrar varios ejemplos 
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explicativos en la literatura. A partir de un grupo de 

RAPD específicos de X. fastidiosa, Pooler y Hartung 

(1995) analizaron un grupo de 21 cepas bacterianas 

recolectadas en diferentes regiones de EE. UU., Brasil 

y desarrollaron un par de primers capaces de distinguir 

las cepas de X. fastidiosa causando CVC de todas las 

demás. De manera similar, Banks et al. (1999) 

diseñaron dos conjuntos específicos de primers de una 

cepa EP recolectada en Florida: el primero podría 

usarse para distinguir entre X. fastidiosa y 

Xanthomonas campestris; el segundo para amplificar 

un fragmento de 511 pb de 98 cepas EP pero no de 

CVC y cepas de X. fastidiosa. Por tanto, ambos 

conjuntos de primers se pueden aprovechar para 

identificar X. fastidiosa, pero el segundo mostró una 

mayor especificidad y se puede utilizar en estudios más 

detallados. Más recientemente, se desarrolló y probó 

con éxito un conjunto de primers específicos para 

cepas OLS de X. fastidiosa en bacterias cultivadas, 

muestras de plantas infectadas e insectos vectores 

capaces de transmitir OLS (Huang, 2009). Se informó 

un caso particular cuando se desarrolló un conjunto de 

primers específicos para cepas de X. fastidiosa que 

infectan a partir de la secuencia de nucleótidos de un 

marco de lectura abierto único identificado solo en las 

cepas que infectan la bacteria entre todas las cepas de 

X. fastidiosa de América del Norte y del Sur 

secuenciada (Guan et al., 2015). Dichos primers 

podrían distinguir entre las cepas que infectan la 

bacteria X. fastidiosa y las que infectan a otras especies 

de árboles, como el sicomoro (Acer pseudoplatanus), 

el olmo (Ulmus ssp), el roble (Quercus robur), el 

ciruelo (Prunus domestica), el arce (Acer spp) y la uva 

(Vitis vinífera). Sorprendentemente, con el mismo 

conjunto de primers también se pudo obtener una 

amplificación específica a partir de dos aislados de X. 

fastidiosa pertenecientes a la cepa CoDiRO 

secuenciada recientemente que infecta olivos (Olea 

europeae) en Italia (Guan et al., 2015). Esto significa 

que a veces puede resultar difícil identificar sin 

ambigüedades una cepa determinada de X. fastidiosa 

mediante el uso de un único enfoque. Incluso el uso de 

técnicas avanzadas como la tipificación de secuencias 

multilocus no siempre es suficiente para distinguir 

entre cepas estrechamente relacionadas, como para la 

caracterización de una nueva cepa de X. fastidiosa 

(Salento-1) infectando O. europeae en Italia (Bleve et 

al., 2016). En este caso, fue necesario el análisis de dos 

genes adicionales, el factor polimerasa sigma 70 

(rpoD) y la proteína iniciadora de la replicación 

cromosómica DnaA (dnaA) para separar Salento-1 de 

las cepas estrechamente relacionadas de X. fastidiosa 

subsp. pauca aislada de cítricos y café en Brasil (Bleve 

et al., 2016). 

 

Se desarrolló una combinación de multiprimer con tres 

objetivos diferentes para diferenciar cepas de X. 

fastidiosa que infectan V. vinífera, Prunus dulcis y 

Nerium oleander (Hernandez-Martinez et al., 2006). 

De esta forma se pudieron distinguir cepas 

pertenecientes a distintas subespecies (multiplex, 

fastidiosa y sandyi). Además, dos cepas diferentes 

(ALSI y ALSII) pertenecientes a la subespecie 

multiplex y que infectan las almendras podrían 

separarse sobre la base de patrones de amplificación. 

Cuando el objetivo del estudio es caracterizar una 

nueva cepa o un grupo de cepas de X. fastidiosa en 

lugar de la identificación rápida y eficiente del 

patógeno en condiciones de campo, la combinación de 

múltiples técnicas moleculares puede mejorar en gran 

medida el poder de resolución de la prueba. Un buen 

ejemplo es un estudio realizado en nuez pecana (Carya 

illinoinensis), donde se utilizó un ensayo de PCR 

multiprimers en combinación con otras técnicas 

basadas en PCR, como la amplificación y análisis de 

secuencia del gen 16S-23S ITS y pglA, así como el 

consenso intergénico repetitivo de enterobacterias 

(ERIC) PCR y palindrómico extragénico repetitivo 

(REP) PCR. De esta forma, se pudieron clasificar las 

cepas de X. fastidiosa que infectan la C. illinoinensis 

como pertenecientes a la X. fastidiosa subsp. multiplex 

(Melanson et al., 2012). 

 

Una forma diferente de aumentar la sensibilidad de la 

PCR es la denominada PCR anidada (N-PCR) que 

implica el uso de dos conjuntos diferentes de cebadores 

específicos para la misma región en dos ejecuciones 

sucesivas. El segundo conjunto de cebadores está 

diseñado para reconocer un objetivo secundario dentro 

del producto de PCR obtenido con el primer conjunto. 

Pooler et al. (1997) utilizaron N-PCR en combinación 

con separación inmunomagnética para seleccionar una 

población de 16 especies diferentes de chicharritas, 

vectores putativos de X. fastidiosa, que viven en el 

olmo americano (Ulmus americana L.). Dos de estas 

especies dieron positivo regularmente con esta técnica, 

con una sensibilidad de tan solo cinco bacterias por 

muestra. De manera similar, se utilizó N-PCR en 

combinación con inmunocaptura (IC) para la detección 

de X. fastidiosa en tejido de vid (Buzkan et al., 2003). 

En comparación con el estándar no IC-PCR, se obtuvo 

un aumento de sensibilidad de 10,000 veces gracias al 

procedimiento de IC y un aumento adicional de 1,000 

veces con primers de N-PCR, logrando una 

sensibilidad máxima de 2 UFC/ml de concentración de 

bacterias en extracto de hoja de uva. En otro trabajo, se 

combinaron tres protocolos diferentes de extracción y 

purificación de bacterias con N-PCR y se usaron para 

identificar huéspedes alternativos de X. fastidiosa en el 

área de Washington D.C. (McElrone et al., 1999). 

Mediante la optimización del método de extracción de 

ADN bacteriano utilizando resina de intercambio 

iónico (Chelex 100) y N-PCR, fue posible aumentar la 

sensibilidad de detección de X. fastidiosa de plantas de 
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cítricos y chicharritas hasta dos bacterias por reacción 

(Ciapina et al., 2004). Por lo tanto, una vez que se 

hayan optimizado los pares de primers y las 

condiciones de PCR, el NPCR puede considerarse una 

forma muy eficaz de aumentar la sensibilidad de 

detección y podría utilizarse para la detección 

temprana de X. fastidiosa. 

 

Se puede obtener una mejora adicional en las técnicas 

de detección de bacterias basadas en PCR mediante el 

uso de qRT-PCR (cuantitativa en tiempo real) (Heid et 

al., 1996; Ionescu et al., 2016). Por tanto, mediante 

qRT-PCR es posible estudiar con más detalle la 

distribución temporal y espacial de X. fastidiosa en 

plantas infectadas. Los primers utilizados para qRT-

PCR son similares a los utilizados para la PCR 

convencional, mientras que el producto de 

amplificación suele ser más corto que en la PCR 

normal. Además, dependiendo de la técnica utilizada 

(SYBR green o TaqMan), puede ser necesaria una 

sonda marcada con fluorescencia (Heid et al., 1996; 

Wittwer et al., 1997). En uno de los primeros informes 

publicados, se utilizó qRT-PCR para cuantificar X. 

fastidiosa en cítricos infectados de forma natural y 

artificial (Oliveira et al., 2002). Se detectaron 

diferencias temporales en el número de células 

bacterianas, que aumentan con la edad de las hojas 

examinadas. También se encontraron diferencias 

espaciales, sin que se detectaran bacterias en la sección 

de la nervadura central superior de las hojas jóvenes. 

En el mismo trabajo se utilizó qRT-PCR para comparar 

un cultivar de cítricos resistente y susceptible. Este es 

un buen ejemplo de cómo se puede utilizar qRT-PCR 

para estudiar el desarrollo de enfermedades bacterianas 

en plantas. Mediante qRT-PCR es posible, por 

ejemplo, cuantificar bacterias en diferentes órganos de 

la planta en diferentes momentos después de la 

infección, correlacionar una determinada cantidad de 

bacterias con la aparición de los primeros síntomas y 

encontrar diferencias entre plantas que muestran 

grados variables de resistencia. No obstante, qRT-PCR 

también se puede utilizar para aplicaciones de campo. 

Se utilizó un Smart Cycler portátil para el diagnóstico 

in situ de 1 h para detectar X. fastidiosa en la uva 

(Schaad et al., 2002). Usando savia y muestras de 

astillas maceradas de xilema secundario de troncos de 

árboles de vid en una qRT-PCR directa sin extracción 

de ADN, los autores pudieron detectar positivamente 

X. fastidiosa en aproximadamente el 26% de las 

plantas asintomáticas examinadas. Luego, los 

resultados se confirmaron mediante otras técnicas, 

como el aislamiento directo de bacterias. Incluso si 

estos resultados sugieren que la qRT-PCR se puede 

utilizar de forma eficaz en lugar de la PCR estándar, 

siempre depende del investigador elegir el enfoque 

más adecuado para cada estudio. 

 

En cuanto a los métodos de PCR convencionales, 

también para qRT-PCR el nivel de especificidad puede 

variar según el diseño del primer y el objetivo 

genómico. Como ejemplo, los primers HL5 y HL6 se 

diseñaron para amplificar una región única común a los 

genomas secuenciados de cuatro cepas de X. fastidiosa 

que causan EP, ALS, OLS y CVC. Dichos primers se 

pueden usar eficazmente para distinguir entre 

infecciones de X. fastidiosa, otros patógenos de plantas 

y se han probado en varias especies de plantas e 

insectos (Francis et al., 2006). En otros trabajos, se 

desarrollaron conjuntos de primers específicamente 

para reconocer cepas que infectan N. oleander (Guan 

et al., 2013) o cepas que causan CVC (Li et al., 2013). 

En total, qRTPCR mostró las mismas ventajas que la 

PCR convencional, que son una alta sensibilidad y 

especificidad. Además, se puede obtener información 

adicional sobre la distribución temporal y espacial del 

patógeno. Uno de los inconvenientes de esta técnica es 

que puede ser más difícil optimizar el protocolo, 

especialmente cuando se usan sondas TaqMan. 

Cuando se usa qRT-PCR, se pueden usar estrategias 

adicionales para distinguir entre diferentes genotipos. 

Se desarrolló un protocolo, basado en SYBR green 

qRT-PCT, para la diferenciación del genotipo de X. 

fastidiosa utilizando un solo par de cebadores y 

aprovechando las diferencias en la temperatura de 

fusión (Tm) debido a las pequeñas diferencias de la 

secuencia objetivo. Dicho protocolo se probó en ocho 

cepas de EP, seis de OLS y seis de ALS que podrían 

colocarse con éxito en el grupo de cepas respectivo 

mediante el análisis de la curva de Tm (Bextine y 

Child, 2007). De manera similar, Brady et al. (2012) 

utilizando un conjunto de sondas fluorescentes, 

desarrolló un sistema de tipificación en fusión 

multilocus (MLMT) para discriminar las subespecies y 

cepas de X. fastidiosa en reacciones rápidas en tiempo 

real. Estos enfoques son potencialmente muy 

interesantes, porque teóricamente es posible detectar 

variaciones genéticas determinadas por tan solo una 

alteración de un solo par de bases. Para usos prácticos, 

esta alta sensibilidad podría ser un problema que 

pequeñas variaciones inespecíficas en la curva de Tm 

pueden conducir a una mala interpretación de los 

resultados. Por tanto, es necesario un protocolo muy 

fiable y reproducible. 

 

Para mejorar la sensibilidad, la velocidad y la facilidad 

de detección, se han probado varios enfoques, como 

los nuevos protocolos de extracción de ADN (Bextine 

et al., 2005; Harper et al., 2010; Yaseen et al., 2015), 

el desarrollo de una técnica basada en la absorción en 

agar para la eliminación de inhibidores de la PCR 

(Fatmi et al., 2005) y el uso de PCR multiplex (Choi et 

al., 2010; Myers et al., 2010). Se utilizó una técnica 

novedosa, la amplificación isotérmica mediada por 

bucle (LAMP), como una alternativa prometedora a la 
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PCR para la detección de X. fastidiosa, es fácil de usar, 

proporciona una buena fiabilidad y especificidad 

(Notomi et al., 2000). Además, la reacción LAMP se 

produce en condiciones isotérmicas, por lo que se 

puede realizar utilizando un bloque de calor simple y 

no requiere ningún equipo específico. Los resultados 

se muestran mediante tintes colorimétricos o 

fluorescentes, por lo que también se omite la fase de 

ejecución en gel de la PCR estándar. La técnica LAMP 

se utilizó con éxito para estudiar 20 aislamientos de X. 

fastidiosa que representan los cuatro subgrupos 

principales del patógeno (Harper et al., 2010) y más 

recientemente se aplicó al olivo y otras plantas 

hospedadoras e insectos vectores (Yaseen et al., 2015). 

Sin embargo, el principal inconveniente de LAMP en 

comparación con qRT-PCR es una menor sensibilidad, 

que el límite de detección fue de aproximadamente 500 

copias de la plantilla objetivo por reacción, mientras 

que para qRTPCR el límite fue de solo 10 copias por 

reacción (Harper et al., 2010; Baldi y La Porta, 2017).  

 

Subespecies a nivel internacional y nacional 

 

Xylella fastidiosa es considerada nativa del continente 

americano la cual infecta el xilema de diversas 

especies hospedantes; la transmisión entre plantas se 

lleva a cabo por la alimentación de insectos de la 

familia Cicadellidae (chicharritas), los cuales se 

comportan como vectores naturales de la bacteria 

(Redak et al., 2004), probablemente se ha introducido 

a Europa a través de material vegetal de propagación 

infectado. X. fastidiosa se encuentra ampliamente 

distribuida a nivel mundial en Asia (China, Taiwán 

India, Turquía), Europa (Francia, Italia, España, 

Alemania, Serbia y Monte Negro), África (Marruecos) 

América del Norte (Estados Unidos (28 estados), 

Canadá y México), Centroamérica (Costa Rica) y 

Sudamérica (Argentina, Brasil, Paraguay, Venezuela) 

(Camacho-Aguilar et al., 2019; SENASICA, 2019; 

SENASICA, 2019b; EPPO, 2018; Jeger et al., 2018; 

CABI, 2011).  En la Tabla 2 se presentan el origen y 

detección de las subespecies de Xylella fastidiosa. En 

las muestras recolectadas de Xyllela fastidiosa 

procedentes de Norte América, al ser analizadas 

genéticamente, dieron como resultado las subespecies: 

fastidiosa, multiplex y pauca, sin embargo, con los 

posteriores muestreos y secuenciación se obtuvo una 

cuarta subespecie: sandyi, a pesar de ello, con análisis 

genéticos posteriores se obtuvo que la subespecie 

pauca (de Sudamérica), la cual no estaba relacionada 

con las subespecies anteriores debido a un aislamiento. 

La subespecie morus, es una nueva propuesta para este 

grupo (Almeida y Nunney, 2015). La subespecie 

tashke aún está Xylella fastidiosa subsp. fastidiosa 

causante de la enfermedad de Pierce, tiene una 

distribución más restringida y solo se tienen reportes 

en tres continentes: Asia (Taiwán); Europa (Alemania 

y España) y en América (Estados Unidos, Costa Rica 

y México) (SENASICA, 2019b; EPPO, 2018). En 

México actualmente, esta bacteria se encuentra 

presente y confinada en plantaciones de vid ubicadas 

en los municipios de Ensenada, Baja California, Parras 

de la Fuente, Coahuila y Ezequiel Montes, Querétaro, 

los cuales han sido notificados como áreas de riesgo 

(DOF, 2015; SENASICA, 2020; Oliva-Hurtado et al., 

2020). 

 

Vectores principales en los árboles de Citrus 

(Tropicales)  

 

Las subespecies de Xylella fastidiosa que afectan 

específicamente a cítricos son fastidiosa y pauca (de 

Souza et al., 2020). La primera se detectó en América 

del Norte y California, mientras que la otra tiene su 

origen en América del Sur (SENASICA, 2019a). En 

este sentido, los insectos vectores afines a cítricos son 

los siguientes: Bucephalagonia xanthohis, Diloboterus 

costalimaik, Acrogonia citrina, Oncometopia facialis, 

Ferrariana trivittata, Plesiommata corniculata, 

Homalodisca ignorata,, Parathona gratiosa, 

Sonesimia grossa y Acrogonia virescens (Dellapé y 

Paradell, 2011). Estos insectos vectores, algunos 

específicos en cítricos y otros generalistas, se 

encuentran distribuidos por todo el continente 

americano (SENASICA, 2019a). Para evitar que la 

enfermedad se propague se deben realizar labores 

culturales como la eliminación de malezas hospedantes 

de insectos vectores, la poda de las ramas dañadas, la 

eliminación de árboles enfermos y la desinfección de 

la herramienta utilizada durante las labores. 

 

Mecanismo de incidencia o infección a nivel 

molecular 

 

Una vez que el insecto contiene la bacteria, al menos 

200 bacterias viables son suficientes para infectar la 

planta objetivo (Redak et al., 2004), y estas pueden 

permanecer dentro del insecto por varios meses (Bucci, 

2018). Cuando la bacteria se encuentra dentro del 

intestino anterior del insecto, su éxito varía de acuerdo 

a la edad del insecto, siendo en el adulto más 

persistente y aunque se acumula en la cutícula esta no 

se pierde durante la muda, en este sentido, aún no se 

conoce cómo es su movimiento en el intestino al 

hospedero (Backus y Morgan, 2011).  La adhesión de 

las bacterias al intestino anterior del insecto es mediada 

por los genes fimA, hxfA y hxfB, estos a su vez están 

bajo el control del gen rpfF. Ciertas quitinasas 

permiten que la bacteria se alimente de la cutícula
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Tabla 2. Origen y detección de las subespecies de Xylella fastidiosa. 

Subespecie Origen Detección Referencia 

X. fastidiosa subsp. 

fastidiosa 

Sur de América de Norte 

y California 

 

Mal de Pierce en vid y 

escaldadura en almendro 

 

(Nunney et al. (2010), 

citado por Almeida y 

Nunney (2015)) 

X. fastidiosa subsp. 

multiplex 

En regiones templadas y 

subtropicales de América 

de Norte 

 

provoca escaldadura en 

diversos árboles, phony 

en durazno y escaldadura 

en ciruelo 

 

(Nunney et al. (2012), 

citado por Almeida y 

Nunney (2015)) 

X. fastidiosa subsp. pauca Origen de América de Sur CVC en cítricos, 

amarillero en cafeto y 

declino en olivo 

 

(Nunney et al. (2012), 

citado por Almeida y 

Nunney (2015)) 

X. fastidiosa subsp. 

sandyi 

Sur de EUA Causa escaldadura en 

oleander 

 

(Yuan et al., 2010) 

X. fastidiosa subsp. 

tashke 

Sin reportes Escaldadura en Chitalpa 

tashkentensis, planta 

ornamental 

 

(Randall et al., 2009) 

X. fastidiosa subsp. morus Este de EUA y California Escaldadura en mora (Almeida y Nunney, 2015) 

 

 

interna del insecto y de ello depende su sobrevivencia. 

Las plantas cuentan con respuestas de defensa que 

impiden la entrada de organismos extraños, 

característica adquirida durante millones de años, sin 

embargo, un antígeno “O” de cadena larga impide su 

respuesta inmune natural, y de esta forma es como las 

bacterias logran colonizar las plantas (Bucci, 2018). En 

la planta cuanto más crece una colonia de bacterias, 

más se deteriora el flujo de savia, y en esta situación se 

induce la síntesis y secreción de un rango de enzimas, 

incluyendo aquellas que degradan la pared celular 

como es el caso de las poligalacturonasa (PG) y endo-

1,4- β gluconasa (EGase) (Pérez-Donoso et al., 2010) 

 

CONCLUSIONES 

 

Fundamentados en la información incluida en esta 

revisión, se puede decir que X. fastidiosa constituye 

una gran amenaza a varios productos agrícolas de gran 

importancia económica en todo el mundo al ser un 

patógeno muy peligroso, esto debido a que tiene un 

rango muy amplio de hospederos: al inicio de la 

infección las plantas pueden ser asintomáticas, X. 

fastidiosa se puede distribuir en diferentes tejidos del 

huésped, lo que dificulta su detección, X. fastidiosa 

cuenta con una gran cantidad de vectores, entre los más 

importantes están los insectos de la familia 

Cicadellidae y actualmente aun no existen soluciones 

ni técnicas establecidas para proteger completamente 

las plantaciones. Por todo lo anterior es importante 

fortalecer la vigilancia, notificar las áreas de riesgo y 

confinar plantaciones infectadas para limitar la 

propagación de este patógeno. La biología molecular 

basada en ADN ha demostrado ser una valiosa 

herramienta para la detección y caracterización de X. 

fastidiosa. 
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